Teoria weztow w

N
' \ RN
\



Wezty matematyczne — ich rola
biologiczna:

Wyjasniajg niektore aspekty zwigzane
z kwasami nukleinowymi oraz biatkami

‘ Pozwalajg poznac strukture biatek

‘ Znalazty zastosowanie w biofizyce oraz
kryptografii




DNA — inaczej kwas deoksyrybonukleinowy, stanowi zapis
informacji genetycznej organizmow zywych. g
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DNA jest zwigzkiem o stosunkowo prostej budowie chemicznej.
Jest to liniowy, nierozgateziony biopolimer, ktorego monomerami sg

deoksyrybonukleotydy.
Nukleotydy te sg czyms w rodzaju podstawowych cegietek budujgcych

wszystkie kwasy nukleinowe.




Kazdy nukleotyd zbudowany jest
z trzech sktadnikow
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Wszystkie wczesniej
wymienione komponenty po
potaczeniu w odpowiedni
SpOsob tworzg strukture
pojedynczej nici DNA. Jak
widzimy na nici takiej wystepuje
zawsze ten sam cukier, ktorym
w przypadku DNA jest
deoksyryboza i reszta
fosforanowa, roznice widoczne
sg jedynie w ‘zasadach
azotowych. W przypadku DNA
nic taka nie wystepuje
nojedynczo, tylko tworzy
nodwojng hellse z drugag
complementarng do niej nicia.




W ubiegtym wieku, dopoki struktura DNA nie byta jeszcze znana, trwat
nieustanny wyscig o to komu uda sie w pierwszej kolejnosci dokonac tego
odkrycia na miare wszechczasow. W rezultacie przestrzennym model DNA
zbudowali nieprofesjonalisci. Mianowicie James Watson i Francis Crick nie byli
biologami molekularnymi, jednak ich ponadprzecietny intelekt oraz zmudna
praca pozwolity na rozwigzanie najbardziej fascynujgcej zagadki naszych
Czasow.



Dzisiaj wiemy, ze DNA takie o
tgcznej dtugosci ok. 2m miesci
sie w pojedynczym
chromosomie. Cztowiek
zawiera 23 pary
chromosomow, czyli 46
zestawow informacji
genetycznej, ktore sg obecne w
kazdym jadrze, kazdej z biliona
komorek naszego ciata. DNA
jednak o ktorym mowa, ma
liniowg budowe nie moze byc
wiec traktowany jako wezet w
sensie matematycznym.

DNA jednak, o ktérym mowa
ma liniowa budowe - nie
moze byc¢ wiec traktowany
jako wezet w sensie
matematycznym.



Istniejq jednak inne rodzaje
kwaséw nukleinowych:
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RNA

~{, RNA posiada kilka podstawowych roznic

T w porownaniu z DNA. Przede wszystkim

= czasteczka ta wystepuje w postaci
jednoniciowej, tylko w krotkich fragmentach
& tgczy sie ze sobg. Jej podstawowym cukrem

t jest ryboza, a nie deoksyryboza jak byto
4 | w przypadku DNA i jedna z zasad azotowych,
~ mianowicie tymina zmieniona jest na uracyl.
¢ Wystepuje kilka rodzajow RNA, ktorej petnig
o bardzo wazne funkcje w zywych
y S organizmach.
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Koliste DNA

Koliste DNA — posiada takg samg budowe jak liniowe
DNA, z t3 roznicg, ze jego konce sg potgczone tworzgc
forme kolistg. Tutaj dochodzimy etapu gdzie nasz3
czasteczke mozemy nazwaé¢ matematycznym weztem.

Dna koliste znajduje sie w mitochondriach, stanowi materiat
genetyczny u wszystkich bakterii i wystepuje rowniez w postaci
pozachromosomowego DNA zwanego plazmidem.




Koliste DNA

Koliste DNA w rzeczywistosci nie wystepuje w ogragte;
formie tak jak sie to przedstawia na schematach tylko w
postaci mocno poskrecanej, zwinietej helisy.
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Topoizomeraza

Rozne procesy zachodzgce w komorkach wymagajg rozplecenia
czgsteczek DNA. Istotng role odgrywajg w tych procesach enzymy
nazywane topoizomerazami. Topoizomeraza dziata miejscowo na helise
zaplagtanego DNA. Wyrozniamy:
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Topoizomeraza Il — jak dziata?

Zrelaksowana
czgsteczka.

Jedna czes¢ kota
przemieszcza sie
do przeciwnej
strony.

Topoizomeraza Nici pekajg, a

Il przerywa
dwie nici

W rezultacie
helisy kontaktujg
sie w dwoch
miejscach.

nastepnie tgcza
sie

Topoisomerasa ll Powsaje
powoduje superskrecona
powstanie supta. helisa DNA.




Topoizomeraza |l

W wyniku dziatania topoizomerazy || mozliwe jest powstanie wszystkich
mozliwych weztow.
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Ze wzgledu na to, ze topoizomeraza { | £
jest niezbednym enzymem
uczestniczagcym w procesach
replikacji, znalazta zastosowanie w
farmakologii.

Blokujac lub uszkadzajgc ten enzym ;|43 L/ i
doprowadzamy do sytuacji, w ktorej &/ el
DNA nie jest w stanie replikowac, a Yo '
.| wiec komorki nie beda sie dzielic.

B Mechanizm taki czesto

= wykorzystywany jest w antybiotykach.
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Dla lepszego zrozumienia tych tych procesow pomocna jest wiedza
z zakresu rownan suptowych.

Czasteczka DNA przed dziataniem enzymu, czyli substrat moze byc
opisana za pomocga rownania.

N(S + T) = substrat
gdzie:

S -jest fragmentem DNA, na ktory nie dziata enzym,
T -czescig podlegajgca dziataniu enzymu.




W wyniku dziatania enzymu dostajemy produkt,
ktory tez mozna opisac za pomocg rownania

N(S + R) = produkt

Tu:
R -jest fragmentem (suptem) DNA po dziataniu enzymu.

W praktyce znany jest zazwyczaj substrat i produkt, a supty S, Ti R nie
sg znane. Istnieje jednak mozliwosc ich wyznaczenia dla specjalnych
enzymow przy pewnych dodatkowych zatozeniach.




Przyktad

Oto przyktad twierdzenia dla enzymu nazwanego tn3 rezolwazg

Niech supty S, Ti R spetniajg nastepujgce rownania:
» N(S+T)=C(1) (wezet trywialny),
» N(S+R)=C(2) (splot Hopfa)
» N(S+R+R)=C(2,1,1) (wezet dsemkowy).

Wtedy pary {S,R} — rozwigzania powyzszych rownan sg nastepujace:
{(—3101(1)}1 {(3)0)1(—1)}1 {(—21_3)—1))(1)}1 {(21311))(—1)}1

Co oznaczajq liczby w nawiasach?




Troche teorii

Wiemy juz co to jest wezet i co to jest splot, co natomiast nazywiemy
suptem?

Supet jest to fragment wezta lub splotu, uzyskujemy go wycinajac z
wezta jego kawatek o czterech koncach
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Nie powinno budzic¢ zdziwienia stwierdzenie, ze cata rodzina
suptow jest bardzo bogata i zroznicowana oraz, ze nie ma sposobu
na ich petna klasyfikacje.

Dlatego bada sie pewne prostsze podrodziny, ktore tatwiej poddaja
sie klasyfikacji. Jedng z takich rodzin tworzg tzw. supty proste albo
Inaczej wymierne.

Najprostszymi suptami sg te przedstawione na rysunku i opisuja je
odpowiednio symbole (0,0), (0), (-1), (1).

(0) (0.0) (1) (1)




Supet nazywamy wymiernym kiedy mozemy go
otrzymac poprzez pewng liczbe obrotow na
przemian sfery, czyli tj. naszego okregu.

Jesli obrot jest prawoskretny to przy liczbie mozna
postawic znak plus, jesli zas jest lewoskretny to
znak minus.

Tak, wiec supet wymierny moze byc opisany przez
skonczony ciagg liczb catkowitych (al,a2,...,an)
oznaczajgcych obroty potsfer.

Przyjmuje sie jeszcze dodatkowg umowe: gdy n jest
parzyste, to zaczynamy od obrotu w pionie supfa
(0,0); gdy natomiast n jest nieparzyste, to najpierw
obracamy supet (0) w poziomie. Postepujemy tak,
zeby ostatnia liczba opisywata obroty w poziomie.




Na przyktad:

Jesli wykonamy cztery obroty prawoskretne w poziomie na suple (0), to
piszemy (4)




Na przyktad:

Jesli zas najpierw obrocimy dwukrotnie w pionie e
i w prawo supet (0,0)...
(0.0) (2)
o — ...nastepnie tak otrzymany supet trzykrotnie w

poziomie W prawo,...




Na przyktad:

..potem znow czterokrotnie w pionie ale w

—
lewo... -

13) (2,3, —4)

a= ...l wreszcie dwukrotnie w poziomie w prawo,...

(9,3 48 @ 384.9)

... tTo wynik mozemy zapisac (2,3,-4,2). Teraz wiemy juz do czego odnosza sie liczby.




Jesli chodzi jeszcze o rownanie, ktore byto wczesniej przedstawione to
powstato na podstawie rownania stuptowego.

Rownaniem stuptowym nazywamy zaleznosc:
N(X+T)=L lub DIX+T)=L

Gdzie:

L - jest znanym splotem,

T - danym suptem,

X - jest suptem niewiadomym

Tak jak wczesniej udowodniono stosujgc tego typu rownanie jestesmy
w stanie okreslic jakiego typu wezty i skrecenia wystepujg w naszym
DNA.




Knotted protein — zawezlone biatka

Zawezlone biatka, to takie ktorych struktury zaplataty sie w wezet.
Jesli to biatko pociggniemy z dwoch roznych koncow tak jak
np. sznurek, to powstaje nam wezet i biatka takiego nie da sie rozplatac.




Knotted protein — zawezlone biatka

Biatka takie sg bardzo interesujgce poniewaz sg bardzo rzadkie,

a mechanizm ich powstawania oraz funkcja nie jest do konca poznana.
Sposrod odkrytych biatek znaleziono biatka w ksztafcie trojlistnika,
osemki, wezet z piecioma przecieciami jak rowniez z szescioma
przecieciami.
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Formowanie sie weztow na biatkach

Opierajgac sie na tworzeniu weztow ze zwyktego
sznurka, w przypadku biatka powinna
powstawac najpierw pierwsza petla, przez ktorg
nastepnie powinien byc przepleciony koniec
polipeptydu. Tylko w taki sposob moze powstac
nam trojlistnik.

Powstawanie bardziej skomplikowanych form
nastepuje poprzez kilkukrotne skrecenie petl

wokot wiasnej osi i nastepnie przeplecenie. 3 /:fi;“s‘?ﬁ‘,ﬁ‘kviig Serially knotted polymer
Wykonujgc badania z biatkami YibK oraz YbeA
czyli biatkami w ksztafcie trojlistnika, ustalono ze e
proces ich powstawania jest wolny, a czynnikiem %ﬁ ‘“W—»
limitujacym jest powstawanie wezta. e

cross-linking Superficially knotted polymer
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